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дет облегчаться в связи с тем, что уже в настоящее время создатели 

геномных баз данных стремятся выработать максимально удобный 

для пользователя единый тип интерфейса. Важно, что для генети-

ческих баз данных для сельскохозяйственных животных этот тип 

интерфейса уже создан в семействе ARKbd.

Учитывая, что метод компьютерного моделирования «искус-

ственной эволюции» молекул белков и РНК с заданными свойствами 

«уже дышит в затылок» генно-инженерным биотехнологам очевид-

но, что человечество входит в новую эру направленного использова-

ния мутаций в селекционном прогрессе. У нас нет сомнения в том, 

что «ходячие бифштексы» на коротких ногах будут созданы. Одна-

ко, пока еще неясно – как население будет относиться к подобному 

«генетическому мясу». Ведь известна общая неприязнь населения 

ко всему, что «не нормально».
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ГЕНЕТИЧНА СТРУКТУРА РІЗНИХ ПОРІД ВЕЛИКОЇ 

РОГАТОЇ ХУДОБИ ЗА ЛОКУСАМИ КІЛЬКІСНИХ ОЗНАК

Розвиток тваринництва України в даний час потребує впрова-

дження нових методів та підходів, що ґрунтуються безпосередньо на 

аналізі спадкової інформації на рівні генів чи груп зчеплення генів, в 

основі яких лежить використання поліморфізму ДНК для виявлен-

ня специфічних послідовностей. ДНК-діагностика (генна діагнос-

тика) дає можливість управляти генетичною структурою популяції, 

підтримуючи її алелофонд, а також проводити аналіз генотипу тва-

рин на рівні генів, асоційованих, у тому числі, і з господарськи ко-

рисними ознаками. Такі локуси отримали назву – локуси кількісних 

ознак, QTL (Quantitative Trait Loci’s).

Оцінку поліморфізму генів капа-казеїну (CSN3), бета-лактогло-

буліну (BLG), гормону росту (GH), гіпофізарно-специфічний фактор 

транскрипції (Pit 1) проводили за методом ПЛР-ПДРФ. На основі 

отриманих результатів щодо аналізу особливостей генетичної струк-

тури чотирьох основних порід великої рогатої худоби, а саме україн-

пример адаптационного полиморфизма и свидетельствует о том, 

что любое мутационное изменение имеет свои границы изменчи-

вости. Мутации постоянно эволюционируют от своих крайних 

форм летальности к более ослабленным формам своего выражения. 

Считаем, что именно это свойство мутационного процесса и обес-

печивает резерв для селекционного успеха в создании нового типа 

украинского коротконогого мясного скота (Mendelian Inheritance in 

Animals – http://omia. angis. org.au.). Однако, пока еще выведение на 

генетической базе абердинов, шароле и т. д коротконогих мясных 

пород с высокой плодовитостью, жизнеспособностью и высоким 

среднесуточным привесом задерживается.

3 тип – номенклатуры наследственных аномалий развития круп-

ного рогатого скота основан на результатах ДНК-маркирования 

(действует с 1990 г. по настоящее время) (Коновалов В.С. и другие).

Новые тенденции. Современный исторический период развития 

молекулярной биологии и генетики позволяет методами секвени-

рования генов открыть новые возможности ускорения селекцион-

ного процесса.

Использование метода «сравнительного картирования». Основы-

ваясь на знании, что гены, одинаковые по эволюционному про-

исхождению и выполняемой функции (гомологичные) часто 

оказываются сцепленными с одними и теми же гомологичными 

генами у разных видов, для поиска интересующего нас ответа ис-

пользовали различные генетические базы. В частности, – Online 

Mendelian Inheritance In Animals (OMIA) по геномам более 135 ви-

дов и MGD homology query – по локализация гомологичных генов 

у более чем 60 видов млекопитающих. Учитывая, что в этих базах 

нами не обнаружена интересующая нас информация о структурно-

функциональной геномики локуса ахондроплазии у крупного ро-

гатого скота использовали код мутации ахондроплазии человека в 

системе OMIA № 000187. FGFR3, EVC2-гены ассоциируемые с му-

тацией ахондроплазии.

Показано, что место локализации мутации FGFR3 находится в 

4-й хромосоме. Эта хромосома содержит более 191 млн пар нуклео-

тидов, что примерно составляет – 6,5 % ДНК – клетки. Допускаем, 

что нахождение в 4-й хромосоме порядка 1000 генов и обуславлива-

ет широкий плейотрапизм действия мутации ахондроплазии.

Считаем, что перспектива продвижения в понимании структурно-

функциональной геномики локуса ахондроплазии в дальнейшем бу-
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ним варіантом V гена гормону росту. В популяції тварин української 

чорно-рябої молочної породи їхня частка була незначною – 0,056, а 

у симентальської породи тварини за цим генотипом становили 0,207. 

Частота гетерозиготних тварин з генотипом LV була наступною: у тва-

рин української чорно-рябої молочної – 0,328, української червоно-

рябої молочної – 0,167, голштинської – 0,207 і симентальської порід 

– 0,391. Однак для тварин молочного напрямку продуктивності вия-

вилась характерною висока частота гомозиготних тварин з генотипом 

LL порівняно з тваринами симентальської породи, в яких частота за 

цим генотипом сягала 0,402, а у тварин української чорно-рябої мо-

лочної, української червоно-рябої молочної і голштинської – 0,616, 

0,833, 0,793 відповідно. Частота алеля L, асоційованого з надоєм і 

вмістом жиру в молоці, була найнижчою у тварин симентальської по-

роди – 0,402, а для тварин української чорно-рябої молочної, україн-

ської червоно-рябої молочної і голштинської порід частота цього але-

ля виявилася високою і становила 0,780, 0,917 і 0,896 відповідно, що 

вказує на подібність генетичних структур досліджених порід тварин 

великої рогатої худоби молочного напрямку продуктивності.

Для тварин симентальської породи за геном PIT-1 характерною 

була, на відміну від тварин інших порід, висока частота гомози-

готних тварин із генотипом ВВ, яка становила 0,719. Гомозиготні 

тварини за А алелем не були виявлені, частота гетерозигот АВ була 

0,281. Для тварин порід – української чорно-рябої молочної, укра-

їнської червоно-рябої молочної, голштинської розподіл як за час-

тотою генотипів, так і алельних варіантів був подібний. Частота ге-

нотипу АА у тварин української чорно-рябої молочної, української 

червоно-рябої молочної і голштинської порід становила 0,192, 0,155 

та 0,208 відповідно. Частота гетерозиготних тварин АВ у популяці-

ях української чорно-рябої молочної становила 0,489, української 

червоно-рябої молочної – 0,567 і голштинської порід – 0,417. Час-

тота гомозиготних тварин за В алелем розподілялась наступним 

чином: українська чорно-ряба молочна порода – 0,320, українська 

червоно-ряба молочна – 0,278, голштинська – 0,375. Частота але-

ля А у молочних порід була майже однаковою – 0,436, 0,438, 0,416 

у тварин української чорно-рябої молочної, української червоно-

рябої молочної і голштинської порід відповідно, що пов’язано як з 

напрямком продуктивності, так і з історією створення вітчизняних 

порід. Для тварин симентальської породи частота алеля А була до-

сить низькою і становила 0,141.

ської чорно-рябої молочної (n = 125 гол.), української червоно-рябої 

молочної (n = 90 гол.), голштинської (n = 53 гол.) та симентальської 

(n = 92 гол.) порід за поліморфізмом основних генів кількісних ознак 

із метою вивчення особливостей формування генофондів цих порід 

був проведений порівняльний аналіз за досліджуваними генами.

При аналізі динаміки змін генотипного розподілення генотипів 

та частот алелів залежно від факторів штучного добору та селекцій-

них умов утримання різних вітчизняних порід великої рогатої худо-

би були отримані наступні результати.

За геном k-CN за розподілом частот алелів найбільш подібні за 

генетичною структурою виявилися тварини української чорно-рябої 

молочної, української червоно-рябої молочної та голштинської по-

рід, у яких частота алеля А становила 0,820, 0,888, 0,896 відповідно. 

Значно нижча частота за цим алелем спостерігалась у тварин симен-

тальської породи – 0,679. Частота В алельного варіанта була дуже 

низькою у тварин української чорно-рябої молочної породи і стано-

вила 0,180, української червоно-рябої молочної породи – 0,112 і було 

подібною до частоти цього алеля у голштинської породи – 0,104, на 

відміну від сименталів – 0,320. Подібність за генетичною структу-

рою і низька концентрація В алельного варіанта пояснюється тим, 

що в створенні вітчизняних порід використовували бугаїв голштин-

ської породи, популяції яких несуть не більше 20 % цього алеля. При 

аналізі частоти алеля В у корів і бугаїв спостерігається менша часто-

та цього алеля у бугаїв – 20,7 % порівняно з коровами української 

чорно-рябої молочної породи – 33,6 %, української червоно-рябої 

молочної породи – 22,2 %, що пов’язано з більш жорстким відбором 

у бугаїв і, вірогідно, що різні фактори штучного добору направлені 

проти В алеля цього гена.

За геном βLG частота алельного варіанта В становила у тварин 

української чорно-рябої молочної 0,632, української червоно-рябої 

молочної – 0,633, голштинської – 0,585 і симентальської порід – 

0,359. З отриманих результатів, так само, як і за геном капа-казеїну 

k-Cn, ми спостерігаємо за розподілом частот алелів і генотипів за 

геном бета-лактоглобуліном βLG подібність генетичної структури 

популяцій тварин української чорно-рябої молочної, української 

червоно-рябої молочної і голштинської порід.

У результаті проведення міжпородного аналізу за геном гормону 

росту GH у популяціях тварин української червоно-рябої молочної і 

голштинської порід не були виявлені тварини гомозиготні за алель-
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кові характеристики порід. Отримана інформація при відповідній її 

оцінці додатково до класичних методів селекційно-племінної робо-

ти дає можливість створення популяцій тварин шляхом цілеспрямо-

ваного генетичного добору і підбору батьківських пар з відповідним 

генетичним потенціалом щодо відповідних технологічних вимог до 

отримуваної сільськогосподарської продукції, зокрема показників 

молочної продуктивності у молочному скотарстві.
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ПОЛІМОРФІЗМ ГЕНІВ ТИРЕОГЛОБУЛІНУ, КАЛПАЇНУ 

І МІОСТАТИНУ У ВЕЛИКОЇ РОГАТОЇ ХУДОБИ

Виведення нових та удосконалення існуючих порід сільськогос-

подарських тварин базується на використанні генетичного різнома-

ніття. Картування генів створило можливість проводити селекцію 

за широкими спектрами кількісних та якісних ознак у молочному 

та м’ясному скотарстві. Тваринництво на даний час потребує удо-

сконалення й впровадження нових методів та підходів, які безпосе-

редньо базуються на аналізі спадкової інформації на рівні генів, що 

дає можливість проводити аналіз генотипу тварин за господарськи 

корисними ознаками. Генетичний потенціал сільськогосподарських 

тварин прийнято розглядати з точки зору можливості формування 

генних комплексів, здатних детермінувати розвиток бажаного фе-

нотипу у певних умовах середовища.

Відбір тварин із використанням генетичних маркерів створює 

передумови для поліпшення продуктивності. На даний час фено-

типне різноманіття сільськогосподарських тварин та використан-

ня у селекційній роботі методів аналізу на рівні QTL (Quantitative 

Trait Loci’s) має ряд переваг перед традиційними методами селекції, 

оскільки базується безпосередньо на аналізі генотипу і не залежить 

від фенотипної мінливості господарсько корисних ознак, що зумов-

лені зовнішнім середовищем, а також дає можливість проводити се-

лекцію незалежно від віку та статі тварин.

За геном лептину Lep для тварин української чорно-рябої молоч-

ної породи виявилася характерною наступна частота розподілу гено-

типів: АА – 0,616, АВ – 0,344, ВВ – 0,04, а для тварин симентальської 

породи: АА – 0,598, АВ – 0,402. Гомозиготних тварин із генотипом ВВ 

виявлено не було. Частота алеля А у тварин української чорно-рябої 

молочної породи становила 0,788, а симентальської – 0,799.

За геном MSTN не були виявлені тварини симентальської поро-

ди з мутацією за цим геном з генотипом АВ (196 та 185 п.н.) – nt821 

(del11), що спричиняє м’язову гіпертрофію у великої рогатої худоби.

У результаті проведення кореляційного аналізу щодо встанов-

лення асоціацій між різними генотипами тварин за дослідженими 

локусами кількісних ознак і показниками молочної продуктивності 

були отримані вірогідні кореляції між дослідженими локусами і по-

казниками продуктивності.

На основі отриманих результатів за досліджуваними генами та 

враховуючи полігенний характер детермінації формування ознак 

молочної продуктивності, рекомендується комплексний модельний 

генотип для підвищення надою для тварин української чорно-рябої 

молочної породи – k-CNАВ, βLGАВ, GHLV, PitАА, LepАА; української 

червоно-рябої молочної породи – k-CNАА; βLGАА; GHLL; PItAB; си-

ментальської породи – k-CNВВβLG ВВGHLLLepAB; для підвищення 

жирномолочності: для тварин української чорно-рябої молочної 

породи – k-CNАВ, βLGАВ, GHVV, PitАА, LepBB/AB; української червоно-

рябої молочної породи – k-CNAA; βLGAB; GHLV, Pit 1AB ; сименталь-

ської породи – k-CNВВβLGВВGHLVLepAA. 

Таким чином, отримані результати щодо поліморфізму локусів 

кількісних ознак (QTL) вказують на те, що за розподілом алельних 

варіантів генів та генотипів породи молочного напрямку продуктив-

ності вітчизняної селекції подібні за генетичною структурою. Це по-

яснюється тим, що українські чорно-ряба молочна і червоно-ряба 

молочна породи створювались шляхом складного відтворювального 

схрещування з голштинською породою. Розподіл алельних частот 

генотипів, їхнє успадкування визначається особливостями селек-

ційної роботи, яка проводиться з кожною породою окремо відпо-

відно до визначеного напрямку продуктивності, і не зв’язані з вико-

ристанням близькородинних схрещувань при розведенні тварин та 

їхньої приналежності до однієї чи декількох ліній. Результати щодо 

розподілу алельних варіантів та генотипів тварин за дослідженими 

молекулярно-генетичними маркерами можна розглядати як додат-
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